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高等植物の新規 プロテインキナーゼ
遺伝子の単離と特徴付け
今
要 旨
井 雄 大
触媒ドメ
，
環状ヌクレ
テインキナ
ナーゼは，
グル
ロイヌナズ
本論文で
インのアミノ酸配列の相同性に
， ，及び その他
オチド依存性プロテインキナー
ーゼ（ ）やリボソーム
数例の報告を除いて植物ではほ
ープの理解を深めるため，新規
ナ，及びパンコムギから単離し
はまず，ダイコンから５種類の
もとづき，真核生物のプロテイ
の大きく５つのファミリーに分類
ゼ（ や ），カルシウム
キナーゼで代表される グ
とんど研究されていない．そこ
プロテインキナーゼ遺
，それらの１次構造を分子生物学
クローン（
ンキナーゼは ，
されている．このうち，
リン脂質依存性プロ
ループのプロテインキ
で本論文では，植物の
伝子を，ダイコン，シ
的方法により解析した．
及び ）を得た．
そのうち
ある，保存
とが示唆さ
有していた
示した．ま
示唆された
にするため
た．８つの
の塩基配列
， の推定翻訳産物
された 個の触媒サブドメイン
れた． の融合タンパク
．これらの は，菌類の
た はダイコンゲノム中で
．次に本論文では，植物 遺
に，全ゲノム配列が決定されて
ホモログが同定され，うち５つ
を決定した結果，選択的スプラ
は，真核生物の プロテ
をすべて含んでおり，これらの翻
質を強発現する大腸菌ライセート
や動物の プロテインキ
小さなマルチジーンファミリー
伝子のマルチジーンファミリー
いるシロイヌナズナから，
の遺伝子について全長 を
イシングにより多様な が
インキナーゼの特徴で
訳産物は機能を持つこ
はリン酸基転移活性を
ナーゼと高い相同性を
を構成していることも
としての全容を明らか
のホモログを探索し
得た．これらの
生み出されていること
が明らかに
ことが推測
ら
と
分子系統
インキナー
る真核生物
唆された．
なり，植物 遺伝子は，スプ
された．本論文の最後の章では
プロテインキナーゼをコード
法により決定した．
解析の結果， ， 及
ゼと明確に区別された．これら
に普遍的に存在する，プロテイ
ライシングを介した転写および
， データベース を
する３つの を単離し，そ
び は， グルー
のプロテインキナーゼは，植物界
ンキナーゼのスーパーファミリー
活性制御を受けている
利用し，パンコムギか
れらの１次構造を
プに属する他のプロテ
，動物界，菌界にわた
の一員であることが示
